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Introduction 


• Chez les procaryotes comme chez les eucaryotes , La traduction est le mecanisme vital 
qui transforme L information genetique portee par une sequence d’ARNm en un 
polypeptide ou une proteine . 

• Elle met en jeu les trois categories d’ARN ,des acides amines, des facteur proteiques 
ainsi que deux groupes d’ enzymes des aminoacyl synthetases et la peptidyl transferase. 

• Elle se deroule selon un mecanisme continu, subdivise en 3 etapes successives: 
initiation , elongation et terminaison . 

• Chaque etape est energetiquement couteuse ,et requiert pour son accompli ssement 
E intervention coordomiee et modulatrice de plusieurs acteurs . 
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I- Definition 


La traduction est la synthese des proteines a partir de V information genetique 
contenue dans l’ARN 
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■ La synthese de la proteine (assemblage des acides amines) se fait 
au niveau des ribosomes 
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II- LE CODE GENETIOUE 


• Le code genetique est un code qui permet la conversion d’une sequence de 
nucleotides (ADN puis ARN) en sequence d’ acides amines (proteines). 

• Le code implique les bases A, C, T et G ainsi que les 20 acides amines. 

• Dictionnaire : 

S Alphabet a 4 lettres A«G,C«U 
S Langage a n20 acides amines 


Le code genetique est un code de longueur fixe lu triplet par triplet de nucleotide 
appeles codons specifiant dans la majorite des cas un Aa 
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caracteristiques : 

1- Univoque : Les codons sont des triplets de nucleotides et ils codent pour un acide 
amine. 


2- Non-chevauchant : Les nucleotides d’un codon ne participe qu’au code d’un seul 
acide amine, ainsi le prochain acide-amine sera code par le prochain codon present 
sur l’ARNm. On parle du cadre de lecture (ou reading frame). 


AUA CGA GUC 
12 3 


3- Le code genetique est redondant (ou degenere): 

-Un meme Aa peut etre specifie par plusieurs codons 

- 64 codons et 20 acides amines. 

- Degenerescence sur la3emebase 

Hypothese du « wobble » ou « base fluctuante » 
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Code genetique =code a 3 lettres 

i 


64 codons 


61 codons sens 


20 acides amines 


3codons STOP 


Signaux de fin de lecture 

UAA, UAG,UGA 
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4- Le code genetique est quasi universel (DNA mitochondrial 

humaine) 


5- Le code possede un svsteme de conciliation. Le codon d’ initiation 
est le codon AUG (GUG pour la mitochondrie) et les codons de 
terminaison sont les codons UAA (ocre), UAG (ambre) et UGA 
(opale). Le codon UGA (opale) n’est pas present au niveau de la 
mitochondrie. 


6- Le code est continu =non ambigu 


7- La sequence du gene et la sequence de la proteine codee sont 

colineaires. 
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III- Les caracteristiques generates 
III-l- Le materiel necessaire 
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III- Les caracteristiques generates 

1 1 1- 1 - Le materiel necessaire 

• Les acteurs de la traduction sont : 

• l’ARN messager (ARNm) 

• les ARN de transfert (ARNt) 

• les ribosomes(ARNr) 

• les acides amines 

• les ebzymes : amino-acyl tRNA synthetases- Aminoacyltransferase 

• les facteurs proteiques 

• le Mg 2+ 

• le GTP 

• l’ATP. 
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2- Les ARN t et ARN t iso-accepteur 


a) Structure des ARNt et ARNt iso-accepteur 
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a) Structure des ARNt et ARNt iso-accepteur 
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a) Structure des ARNt et ARINt iso-accepteur 
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• b) Chargement de l’acide amine sur FARNt 

• Enzyme =Aminoacyl- ARNt synthetase . 

• Substrat=Acide amine +ARNt correspondant(isoaccepteur). 

• Cosubstrat=ATP,Mg2+ 

• Produit final=Aminoacyl-ARNt(AA -ARNt)hautement active. 

• L’energie accumulee sous fonne de liaison ester entre l’AA et le OH de l’ARNt 
est utilisee pour la formation de la liaison peptidique. 

• Mecanisme reactionnel= En 2etapes 

1 - Activation de l’acide amine 

2- Transfert de l’aminoacyl active sur l’ARNt 
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3- Les ARN ribosomaux 


• Les ARN ribosomaux s’associent aux proteines, pour former des structures 
tridimensionnelles complexe appelees ribosomes = ribonucleoproteique . 


Ribosome 70S 
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a-La structure generate du ribosome des eucaryotes et des procaryotes 

• Le ribosome possede une structure extremement complexe, il est constitue de 

2 sous-unites : 

- La petite sous-unite, plate et flexible. 

- La grande sous-unite, ronde et rigide. 

• Les deux sous-unites contiennent des ARN r de longueurs distinctes connus 
sous des noms correspondant a leur constante de sedimentation « S », ainsi 
qu’un ensemble de proteines ribosomales. 


• La taille et la composition du ribosome different chez les procaryotes et chez 
les eucaryotes : 
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b-Topographie schematique du ribosome bacterien 

♦♦♦ Chaque ribosome possede 4 sites de fixation pour les ARN : 

S Un site de fixation de EARN m , dans la petite sous -unite . 

S Trois sites pour les ARNt (les deux premiers etant formes sur la grande 
et la petite sous-unite) : 

• 1- site A (Aminoacyl-ARNt) site d’entree de chaque nouvel 
aminoacyl-ARNt. 

• 2-site P (Peptidyl-ARNt) :site de synthese de la nouvelle liaison 
peptidique. 

• 3 -site E (Exit) : site de sortie de V ARNt une fois l’acide amine 
decharge. 

S Pssede aussi un centre de liaison des facteurs de la traduction 

• Site EF-G : present au niveau de la grande sous-unite. 

• Site EF-Tu : present au niveau de la petite sous-unite. 

*1* L’enchainement des ribosomes sur l’ARNm forme le polysome. 
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b-Topographie schematique du ribosome bacterien 
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• Des enzymes : 

• Les aminoacyl synthetases j ouent un role capital dans le decryptage correct 
de l’ARNm puis que c’est par dies que les ARNt sont specifiquement charges 
grace a une reconnaissance precise et simultanee de l’acide amine ainsi que les 
ARNt isoaccepteurs ,tout au long de la traduction. 

• L’aminoacvKou peptidvlRransferase catalyse la fonnation de la liaison 
peptidique entre le groupement acyl active du premier acide amine et le 
groupement amine de 1’ acide amine suivant . 
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1 1-2- La methode 


1- La molecule d’ARNm est lue dans le sens 5’ vers 3’ ,d’un codon dit d’initiation , le codon AUG( 
du cote de l’extremite 5’ ) jus-qu’a codon stop 
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Chaque molecule d’aminoacyl-ARNt se lie a TARN m , F anticodon de l’un 
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• La chaine polypeptidique est synthetise dans le 
sens N -C 

• La traduction a lieu en 3 phases 
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IV- Traduction chez les procaryotes 


* Initiation 

r 

• Elongation 
• Terminaison 
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1- Initiation 


►> Le codon d’initiation =AUG ( GUG. UUGi; 


❖ 


Reconnaissance de la sequence codante (AUG) : 


> La S/U 30 S s’associe a l’ARN m par complementarite entre une courte sequence 
de TARN 16 S de cette S/U et une sequence specifique , la sequence de Shine 
Dalgarno ou RBS (AGGAGG). 

> RBS est situee en amont de V ARN m(5’P) entre -8 et- 13 du codon initiateur 
(AUG); 

♦> L’ARN t initiateur : N-formyl-methionine; 

♦♦♦ L’ initiation est pennise grace a la presence de facteurs d’ initiation 

(IF pour Initiation Factor ) : 

• IF 1 est le facteur de dissociation du ribosome 70S. 

• IF 2 est un facteur assurant la fidelite de reconnaissance entre l’ARNt et l’acide 
amine. II possede egalement une activite GTPasique 

• IF 3 est un facteur necessaire a la fixation specifique de 30S sur V ARNm . 

• lorsque l’ARNt fixe a la formyl-methionine est fixe a la petite sous-unite de l’ARNr, 
il y a hydrolyse du GTP et la grande SU se fixe sur le complexe. 
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1- Initiation 



Traduction - Initiation 


fMET = N-formyl methionine 



Le codon d initiation de la traduction est TOU JOURS AUG -> Methionine 
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1- Initiation 
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1- Initiation 


Translation initiation in bacteria 
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2) Elongation 

♦♦♦ L’ elongation correspond a une synthese proteique par ajout d’acides 

amines, reaction catalysee par Tactivite peptidyl- transferase de la grande 
SU des ribosomes (ARN 23 S). 

♦♦♦ La lecture de l’ARNm par le ribosome se fait de 5’ vers 3\ 

♦♦♦ L’ elongation est permise par la presence de facteurs d’ elongation 
(EF pour Elongation Factor ) : EF-Tu ; EF-Ts et EF-G. 

♦♦♦ Cette etape se deroule en 3 temps : 

1- Fixation d’un aminoacyl ARN t au site A 

2- Formation d’une liaison peptidique 

3- Translocation du ribosome de 3 bases (un cran) dans le sens 5’ vers 3’. 
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1- Fixation d’un aminoacyl ARN t au site A 

• Le deuxieme complexe aa-ARNt arrive dans le site A, la f-Met etant 
positionnee dans le site P. 

2) Formation de la liaison peptidique : 

• Reaction catalysee par la peptidyl transferase de la S/U 50 S 

• II y a transfert de la f-Met (ou de la chaine peptidique) sur V aminoacyl 
ARNt 

• La liaison acyl riche en energie qui lie le premier ARNt avec la f-Met 
se rompt amenant l’energie pour pennettre la formation de la liaison 
peptidique. 
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3) Translocation : 

• la lecture de l’ARNm se fait de 5’ vers 3’, fait le ribosome se deplace de 3 
nucleotides (ou d’un codon) dans cette direction de telle sorte que l’ARNt portant 
les deux premiers nucleotides se retrouve dans le site P, il y a translocation. 
L’ARNt portant le troisieme peut ensuite prendre place dans le site A a nouveau 
libre. 

• Ce cycle de trois se reproduit jusqu’au codon stop. 

• BILAN ENERGETIOUE All COURS DE L’ELONGATION : 

• L’energie necessaire a l’elongation est foumie sous la forme d’ATP et de GTP. 

• L’ATP apporte deux liaisons riches en energie, et est consomme lors de 

L activation de l’acide amine, c’est-a-dire lors de la formation d’aa-AMP qui sera 
ensuite complexe par ramino-acyl-tRNA-synthetase a V ARNt correspondant 
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3) Terminaison 

• La terminaison de la traduction se fait au niveau des codons stop UAA, 
UAG et UGA qui ne codent pour aucun acide amine. Ces codons stop 
sont reconnus par les facteurs de terminaison RF 1 , RF 2 et RF 3 (RF 
pomReleasing Factor) : 

• RF 1 reconnait UAA et UAG. 

• RF 2 reconnait UAA et UGA. 

• RF 3 stimule l’activite des 2 autres facteurs. 

• La liaison ester unissant l’ARNt au dernier acide amine de la chaine 
peptidique est hydrolysee par la peptidyl- transferase. Le ribosome se 
redissocie en deux sous-unites qui pourront recommencer de nouvelles 
lectures d’ARNm. 

• La terminaison fait intervenir, tout comme L initiation, V hydrolyse 
d’une molecule de GTP. 
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3) Terminaison 



Traduction - Terminaison 


Released 
tftMA 



Polypeptide 


Release 

factor 


■■■ 


Termination, 
or stop, codon 


(C) Termination 


Trois codons « Stop » existent: UGA; UAA, UAG 

http /. biology unm edu ccouncil Biology_1 24lmages/RNAtranslation jpeg 

CHMI 2227 - E R. Gauthier Ph D 
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Remarque : 

• La traduction bacterienne peut etre inhibee 
par des antibiotiques tels que les 
aminosides qui inhibent la petite sous-unite 
ou les macrolides qui agissent au niveau de 
la grande sous-unite. 
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V- BILAN ENERGETIOUE DE SYNTHESE 


L’energie consommee ou cours du mecanisme de traduction : 

- 1 OTP pour I'initiation et fixation ARNt sur 30S 

- 1 OTP pour 1’incorporation de chaque tRNA- aminoacyl dans 
le site A 

- IOTP pour la translocation de chaque codon 

- 1 OTP pour la terminaison 
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VI- Lcs antibiotiques inhibi+eurs de la traduction 


Inhibiteur de I'initiation/ interaction avec le ribosome 

Streptomycine * p as de f ixation du f-MET d I'ARNt 


Inhibiteur de lelongation 


Tetracyclines 

Chloramphenicol 

Puromycine 


Erythromycine 



Pas de f ixation d' aa-ARNt 

Pas de liaison peptidique/ peptidyl-transferase 

Analogue d'ARNt qui provoque le largage 
premature de la chaTne peptidique 

Translocation du ribosome sur I'ARNm 
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VII- Differences entre la traduction euvcaryotes et 

procaryotes 


Eucarvote 


Procaryote 


Ribosome 


80 s : 40 s + 60 s 


70 s : 30 s + 50 s 


ARN m 


Coiffe en 5' 
monocistronique 
pas de sequence SD 
AUG comme codon initiateur 
queue poly A 


pas de coiffe 
polycistronique 
sequence SD en -10 
AUG ou GUG pour le codon initiateur 

pas de poly A en 3 ‘ 
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ul7 
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bdJ 



Phase 

d’initiation 

Met -ARN t 

- ARM 

initiateur 

- Signal de 1 er codon AUG 

depart Situe dans une sequence de Kozak 


m. 


N? GpppNp 


AUG 



0RF 

region codaite 


_l 

UAA 

UAG 

UGA 



AAA. ..An 



recouvert de proteines 
(polyA binding protein) 


formyle Met -ARN t 


l er codon AUG 

Situe dans une sequence Schine Dalgamo 
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- Facteur d’ initiation 


Elongation: gd similitude 


Eucaryotes 


de type elF (pour eukaryotic 
Initiation Factor ), d’elFl a 
eIF6. 

De type EF (EF 1 a, EF 1 (3 et 
EF2). 


Procaryotes 


IF-l,IF-2,IF-3 


De type EF (EF-Tu,EF-Ts- 
EF-G) 

RF 1 recomiait UAA et UAG. 
RF 2 recomiait UAA et UGA. 

RF 3 


Terminaison :gd similitude eRF 1 : tous les codon stop 

eRF2 
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